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伝子（Differentially expressed gene; DEG）を同定した。DEGのエンリッチメント解析お





 1,272のDEGを同定した (false discovery rate; FDR<0.05) 。このうち、充実型に発現
上昇する遺伝子は677、発現低下する遺伝子は595であった。最も上昇している遺伝子はTATA 
binding protein associated factor 7 (TAF7) で、最も低下している遺伝子はhomeobox B3 
(HOXB3) であった。 エンリッチメント解析では137のgene ontology termがアノテーショ
ンされ（p<0.05）、“mitotic nuclear division”,“DNA replication”などの細胞増殖
に関わるものが多くみられた。PPIでは、ribosomal protein S27a (RPS27a) が最上位のハ
ブ遺伝子であり、RPS27aを中心としたネットワークにおいて94のDEGがコードするタンパク
の直接相互が示された。一方、programmed cell death ligand 1 (PDL1) として知られる
CD274の発現上昇が認められ、CD274のサブネットワークではCKLF like MARVEL 
transmembrane domain containing 6 (CMTM6) の直接相互が認められた。PDL1、HOXB3での




 TAF7は、基本転写因子TFIID (transcription factor IID) の構成成分であり、転写開始
のチェックポイントレギュレーターとして機能する転写因子である。乳癌では、TAF7を介







を示されているproteasome subunit alpha type-6 (PSMA6) と直接関連していることは注
目すべき結果であった。加えて、PDL1が充実型では遺伝子およびタンパクともに発現亢進
しており、PDL1染色の組織不均一性が示されたことは現時点での臨床において重要な結果
である。また、PDL1はCMTM6が直接作用することで発現が維持されることが報告されている
が、本研究においてもその関連が示された。 
 
結 論 
 肺腺癌の充実型では、多数の発現変動遺伝子が見られ、いくつかの転写因子が細胞増殖
に関与している。すでに治療標的となっているPDL1以外にも、TAF7、HOXB3、PSMA6などの
遺伝子は今後の治療標的としての可能性がある。 
 
